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(mikrobiobialnich spoleCenstev)

Eva Budinska

Mikrobiom — soubor mikroorganizmu v prostfedi - ovliviiuje zdravi ¢lovéka

Slozeni mikrobiomu a jeho funkce je studovano analyzou jeho genomu —
metagenomu

Zakladni otazkou, kterou je tfeba feSit pfi studiu mikrobiomu, je pokusit se
pfedpovedét, jaké jsou biologické funkce mikrobialni komunity jako celku
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Ktomuto u€elu vyuzivame nejmodernéjSi databaze (KEGG, Uniprot, EntrezGene),
které obsahuji informace o funkénich produktech genu a také molekularni drahy, a

kterych se tyto podukty podileji
Cilem projektu bude zodpovédét na nasledujici otazky:

Jak se shoduji referenni/lsoucasné databaze pfi popisu lidskych mikrobialnich
komunit z funk€niho hlediska?

Existuji vestavéné nastroje/pracovni postup pro pfidruzeni gena k funkcim?

Jaky druh benchmarku bychom méli nastavit pro hodnoceni téchto zcela odliSnych

zdroja?
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Hlavni kroky projektu:

Nastudovat co obsahuji ajakou strukturu maji
databaze UniProt, KEGG a EntrezGene

Zjistit, jakymi nastroji se da informace o genech, jejich
produktech dolovat automatizované

Na pfikladu mikrobialni komunity odhadnout jeji
funkce s pouzitim vSech tfi databazi a porovnat
rozdily

Navrhnout zplsob hodnoceni rozdilt

Vysledky zvizualizovat a interpretovat
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